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摘要 : MicroRNA (miRNA) 是 20 世纪 90 年 代 发 现 的 一 类 由 内 源 基 因 编 码 的 长 度 约 21 ~ 24 nt 的 非 编 码 单 链 RNA 
分 子 , 广泛 存在 于 真 核 生 物 中 , 对 基因 的 转录 后 调控 起 着 非常 重要 的 作用 。 本 文 简 要 介绍 了 miRNA 的 产生 与 调 
控 机 制 , 同时 从 昆虫 miRNA 的 发 现 鉴定 、 靶 基因 预测 与 功能 验证 , 昆虫 miRNA 的 序列 特征 与 进化 , AHR ASE RR 
蝇 类 昆虫 miRNA 生物 学 功能 以 及 供 昆 虫 miRNA 研究 的 网 络 平台 等 方面 对 昆虫 miRNA 的 最 新 进展 进行 了 综述 ， 
则 在 为 进一步 研究 昆虫 miRNA 提供 借鉴 和 参考 。 对 昆虫 miRNA 的 研究 表明 其 参与 调控 细胞 分 化 、 增 殖 及 凋 亡 、 
豚 胎 发 育 、 器 官 发 生 、 形 态 构 建 、 生 理 代 谢 、 环 境 协调 、 行 为 认 知 、 免 疫 防 御 等 几乎 所 有 的 生物 过 程 。 因 此 , 深入 
研究 其 生物 功能 、 调 探 网 络 和 开发 应 用 等 可 能 成 为 今后 一 段 时 间 昆 虫 miRNA 研究 的 重要 内 容 。 
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Research progress in microRNAs in insects 
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Abstract: MicroRNAs (miRNAs), a class of short (21 - 24 nt) non-coding single-stranded RNA 
molecules, are encoded by endogenous genes found in the 1990s. They play critical roles in gene 
expression and regulation through translational inhibition or mRNA degradation in eukaryotes. In this 
article, we briefly summarized miRNA biogenesis and its regulation mechanism, and reviewed the recent 
progress in identification of insect miRNAs, their target gene predication and function verification, 
sequence characteristics and evolution, their biological functions on Drosophila and non-drosphilid 
insects, available network platform and so on, to provide references for further research. Researches on 
insect miRNAs showed that they are involved in almost every biological process including cell 
differentiation, cell proliferation, cell apoptosis, embryogenesis, organogenesis, morphogenesis, 
physiological metabolism, environmental coordination, cognitive behavior and immune defense. So, the 
in-depth study of their biological functions, regulation and application would become the important 
aspects in the future. 
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MicroRNA (miRNA) 是 一 类 由 内 源 基因 编码 的 50% 以 上 编码 蛋白 基因 的 表达 受到 miRNA 的 调控 
长 度 约 21~24nt 的 非 编 码 单 和 链 RNA 分 子 , 广泛 存 (Krol et al., 2010) 。 
在 于 真 核 生物 中 。 研 究 表明 , miRNA 在 基因 的 转录 第 1 个 miRNA 是 由 Lee 等 (1993 ) 在 研究 秀丽 
后 调控 (post-transcriptional regulation) 中 起 着 非常 重 隐 杆 线虫 Caenorhabditis elegans 幼虫 发 育 速率 过 程 
要 的 作用 , 参与 调控 胚胎 发 育 、 细 胞 分 化 、 增 殖 、 中 发 现 的 , 命名 为 ln-4, 长 度 为 22 nt (Wightman et 
神经 发 生 、 代 谢 及 细胞 凋 亡 等 几乎 所 有 的 生物 过 程 al., 1993), 7 年 之 后 , 另 一 个 异 时 性 表达 的 基因 
(Legeai et al.，2010 ) 。 据 保守 估计 , 动物 中 约 有 — let-7 的 发 现 才 使 大 家 的 目光 都 转移 到 这 些小 RNA 
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分 子 身 上 ， 从 而 激发 了 在 各 物种 中 探寻 RNA WR 
潮 。 由 于 它们 的 长 度 很 短 且 与 发 育 相 关 ，lin4 和 
let-7 早期 兽 被 称 为 小 时 序 RNA (small temporal 
RNA, stRNA) (Reinhart et al., 2000). 2001 年 10 
月 ,《Science》 同 期 报道 了 美国 和 德国 3 个 实验 室 各 
AM 2 # C. elegans, i R WB Drosophila 
melanogaster 和 人 Homo sapiens 中 发 现 的 几 十 个 类 
(AFA HE let-7 和 lin-4 基因 的 小 RNA, 并 对 它们 的 
基因 序列 、 加 工 表达 方式 、 生 理 功能 等 方面 进行 深 
AWR, 确定 它们 是 一 类 新 的 具有 重要 的 调控 功能 
的 非 编码 小 分 子 RNA， 后 统一 命名 为 microRNA 
(miRNA) 。 之 后 , 研究 人 员 通 过 分 子 克 隆 、 基 因 世 
刻 、 高 通 量 测 序 和 生物 信息 学 预测 等 方法 ,陆续 在 
众多 物种 如 人 和 人 类、 线虫、 昆虫、 植物 、 病 毒 中 发 现 
了 大 量 的 miRNA, #4 2013 年 6 H, 据 miRBase 
(miRNA JF 7) BC de FE, http://www. mirbase. org/ ) 
第 20 版 统计 , 注册 的 miRNA 已 达 24 521 个 , 涵盖 
206 个 物种 。 截 止 目前 ,在 PubMed 数据 库 中 ， 以 
miRNA 为 关键 词 , 可 检索 到 的 相关 论文 达 18 294 
fi» 2010 -2013 年 年 均 发 表 相 关 论 文 4 000 Zf, 
可 见 关 于 miRNA 的 研究 已 成 为 生命 科学 中 的 重要 
内 容 之 一 。 

本 文 将 对 miRNA 的 产生 与 调控 机 制作 简要 介 
绍 , 并 从 昆虫 miRNA WARS Ee. FA MSH 
能 验证 ， 昆 虫 miRNA 的 序列 特征 与 进化 , 昆 忠 
miRNA 的 生物 学 功能 及 昆虫 miRNA 人 研究 的 网 络 平 
台 等 方面 对 昆虫 miRNA 的 相关 人 研究 进展 进行 综述 。 


1 miRNA 的 产生 与 调控 机 制 


miRNA 的 产生 一 般 分 为 4 个 步骤 : 转录 、 细 胞 
核 加 工 、 核 输出 和 细胞 质 加 工 。 在 动物 细胞 核 中 ， 
FA I HY RNA RAM ( Pol- I) 与 miRNA 基因 上 游 的 
启动 子 结合 , 转录 出 初始 miRNA (primitive miRNA, 
pri-miRNA) ,该 初始 miRNA 包含 内 含 子 、3 win FR 
FRR MS AL Sig, 并 可 目 发 形成 蕉 环 结构 ; pri- 
miRNA 在 Pasha 识别 和 Drosha 内 切 酶 剪 切 后 产生 
长 约 70 ~ 100 nt 的 葵 环 结构 前 体 miRNA (precursor 
miRNA, pre-miRNA); 而 后 转运 蛋白 Exportin-5 将 
其 从 细胞 核 主动 运输 到 细胞 质 中 。 转 运 到 细胞 质 中 
的 pre-miRNA 再 进一步 被 Dicer 内 切 酶 切割 产生 约 
21 ~24 nt 的 双 链 miRNA, 构成 miRNA/miRNA* XX 
链 分 子 ， 即 未 成 熟 的 miRNA (imperfect mRNA), 
再 与 以 Argonaute 1 (Ago 1) 为 核心 的 蛋白 (分 别 具 


有 Dicer 酶 和 人 解 螺旋 酶 活性 ) 结合 , 双 链 被 打开 , 其 
中 一 条 成 熟 的 miRNA [又 称 问 导 链 ( guide strand ) | 
参与 形成 miRNA 诱导 的 沉默 复合 体 ( miRNA- 
induced silencing complex, miRISC) , 通过 碱 基 互 补 
配对 与 靶 标 基因 信使 RNA (messenger RNA, 
mRNA) 3 ' 非 翻译 区 结合 而 降解 靶 基 因 mRNA 或 抑 
制 其 翻译 成 重 日 的 过 程 (Bartel，2004) ; 另 一 条 乘 
客 链 (passenger strand, Bf) miRNA* ) 原来 认为 大 多 
被 降解 ， 最近 的 研究 表明 miRNA “通过 与 不 同 的 
Ago RAZA, MRAR miRNA 一 样 在 调控 基因 表 
达 中 发 挥 着 重要 功能 ( Ro et al., 2007) 。 

miRNA 可 以 通过 剪 切 降 解 、 抑 制 翻 译 以 及 染色 
体重 塑 ( 甲 基 化 ) 等 方式 调控 其 靶 基 因 mRNA 
(target MRNA) 的 表达 水 平 。 研 究 发 现 , miRNA 与 
HEHHE mRNA 的 结合 程度 是 不 同 的 ， 当 
miRNA 与 其 靶 标 mRNA 完全 或 近乎 完全 互补 时 ， 
主要 引起 mRNA 的 降解 从 而 降低 其 表达 量 ; 当 两 者 
不 完全 互补 时 , ESSE HL op mRNA 的 翻译 起 
作用 ( Lai et al.，2003 )。 在 动物 中 ,翻译 抑制 是 
miRNA 的 主要 作用 方式 ，miRNA 通常 被 认为 是 通 
过 不 完全 互补 的 方式 结合 到 靶 基 因 mRNA 的 位 点 
上 ,抑制 它们 的 翻译 。Matranga 等 (2005 ) 认 为 ， 当 
miRNA 仅仅 部 分 互补 它们 的 靶 基因 时 ,就 不 能 引起 
mRNA 剪 切 ， 而 是 通过 将 mRNA 聚集 到 生成 体 
( processing bodies, P bodies) 中 来 抑制 翻译 , 在 那里 
被 储存 或 降解 。 植 物 中 miRNA 对 靶 基 因 的 作用 ， 
大 部 分 表现 为 对 靶 基 因 mRNA 的 降解 ， 少 部 分 表现 
为 翻译 抑制 , 以 及 对 反 式 作用 小 RNA (trans-acting 
siRNA, ta-siRNA) 的 引发 和 对 染色 质 甲 基 化 的 影 啊 
( Khraiwesh et al., 2010) 。 

miRNA 作为 一 类 重要 的 转录 后 调控 因子 , A 
也 受到 其 他 基因 的 调控 。 人 研究 发 现 , 在 一 些 miRNA 
的 启动 子 区 域 存 在 着 众多 转录 因子 的 结合 位 点 ， 而 
后 者 本 刁 又 是 miRNA 的 主要 靶 标 。 有 趣 的 是 ,这 
些 转录 因子 的 局 动 子 区 域 又 存在 着 啊 应 激素 (如 蚁 
RBA. BRAS) 的 活性 位 点 ,从 而 使 生物 的 生 
理 需 求 与 基因 调控 间 建 立 了 网 络 联系 ,并 构成 了 一 
个 精巧 的 反馈 通路 , 协调 着 生物 对 外 界 环境 变化 的 
不 断 适 应 。 


2 ÆR miRNA WAS E. PEA 
预测 与 功能 验证 


昆虫 是 地 球 上 种 类 最 多 、 分 布 最 广 的 动物 类 
群 。 不 仅 对 生物 学 基础 研究 十 分 重要 , 而 且 昆 虫 对 
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于 人 类 健康 和 农业 经 济 也 具有 重要 意义 。miRNA 
作为 生物 学 中 的 研究 热点 , 也 吸引 了 大 批 昆 虫 学 家 
的 参与 。 而 昆虫 miRNA 的 研究 还 远 远 落后 于 哺乳 
动物 、 线 虫 和 植物 。 但 随 着 许多 昆虫 全 基因 组 测序 
的 进行 及 完成 , 昆虫 miRNA 研究 迎 来 了 一 个 新 的 
发 展 阶段 , 正在 从 生物 信息 学 预测 、 高 通 量 测 序 、 
寺 定 miRNA 的 功能 研究 等 几 个 方面 迅速 展开 ， 而 
这 也 将 为 阐明 miRNA 在 昆虫 生长 发 育 中 的 作用 机 
SH BSE SEM o 

对 于 鉴定 昆虫 中 未 知 的 新 miRNA, 主要 采用 3 
种 研究 策略 : 一 是 直接 克隆 法 , 从 总 RNA 中 克隆 出 
小 RNA， 再 根据 生物 信息 学 方法 排除 不 符合 
miRNA 结构 的 小 RNA, 该 方法 早期 研究 应 用 较 多 ; 
二 是 新 一 代 高 通 量 深 度 测序 技术 , 这 是 最 新 发 展 的 
上 且 必 将 成 为 未 来 应 用 的 主流 方法 ; 三 是 生物 信息 学 
研究 法 , 目前 应 用 最 为 广泛 的 方法 ,以 序列 结构 特 
征 为 基准 , 基于 同 源 性 搜索 法 、 茎 环 结 构 邻 位 搜寻 
法 、 靶 序列 反 癌 搜寻 法 等 计算 机 程序 第 选 出 miRNA 
候选 基因 ， 再 用 实验 进行 验证 。Lagos-Quinan 等 
(2001 ) 用 直接 殉 隆 法 , 鉴定 出 黑 腹 果 晶 Drosophila 
menlanogaster 第 一 个 miRNA ,此 后 研究 共 获 得 了 17 
个 不 同 的 miRNA 序列 , 并 且 分 析 了 它们 在 果 蝇 不 
同 发 育 阶 段 (胚胎 、 幼 忠 、 肾 、 成 虫 ) 和 培养 细胞 中 
的 表达 情况 。 随 着 许多 重要 模式 昆虫 全 基因 组 测序 
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的 完成 , 利用 生物 信息 学 方法 搜索 分 析 基 因 组 序 
列 , 可 以 大 大 提高 昆虫 miRNA 基因 的 分 离 和 鉴定 
效率 。Lai 等 (2003 ) 在 果 蝇 miRNA 研究 中 ,建立 起 
一 个 基于 序列 结构 的 “miRseeker” 的 计算 机 程序 。 
Wang 等 (2005) 利用 miRNA 的 序列 保守 性 和 结构 
相似 性 , 设计 了 一 款 基 于 同 源 性 搜索 预测 动 植物 
miRNA 的 软件 miRAlign ( http://bioinfo. au. 
tsinghua. edu. cn/miralign/), Ff Æ MK] Eb F Fe Be 
Anopheles gambiae 中 预测 出 59 条 miRNA 候选 分 子 。 
Sandmann 和 Cohen (2007) 运 用 miRseeker JF, 
定 了 推测 的 204 个 黑 腹 条 蝇 miRNA 基因 。 

基于 上 述 方法 , BDOMAR, BE RRS 
25 种 昆虫 中 鉴定 出 共计 2 870 个 miRNA 前 体 和 
3 4567+ MEA miRNA( 表 1) ,主要 集中 在 5 KA: BH 
$H H ( Coleoptera). XX #3 H ( Diptera), fk A H 
(Hymenoptera), #$ $H H ( Lepidoptera) M Á W H 
( Orthoptera) (Legeai et al., 2010) 。 

对 于 miRNA KREEM Ae D REMED TE, 不 
同 的 研究 小 组 已 开发 出 多 个 miRNA FEE A K 
件 , 预测 方法 主要 是 根据 miRNA- 靶 标 复 合体 热力 
学 稳定 性 这 个 特性 而 建立 ， 包括 TargetScan, 
mirBase, PicTar 和 RNAHybrid 等 。 结 合 miRNA if} 
片 实验 筛选 ,确定 靶 基 因 ， 而 后 通过 在 特定 细胞 或 
动物 模型 内 反 义 抑 制 (antisense inhibition ) 或 过 表达 


表 1 miRBase 数据 库 注册 的 昆虫 miRNA 的 数量 及 昆虫 种 类 


Table 1 Insect species and numbers of insect miRNAs registered in miRBase 


种 类 miRNA 数量 
Species Number of miRNAs 
HARI Drosophila melanogaster 238 (426) 
FUERA D. pseudoobscura 210(273) 
拟 果 蝇 D. simulans 136(178) 
黑 果 刚 D. virilis 74(74) 
南美 热带 果 蝇 D. willistoni 77(72 ) 
re ye eS RD. ananassae 76(75) 
榨 果 蝇 D. erecta 81(78) 
D. yakuba 80(75) 
D. grimshawi 82 (72) 
D. mojavensis 71(71) 
D. persimilis 75(69) 
印度 洋 Seychelles 岛 果 蝇 78(76 ) 


D. sechellia 


种 类 miRNA 数量 
Species Number of miRNAs 
ZÆ Bombyx mori 489 (567) 
HMAK Tribolium castaneum 220 (430) 
西方 蜜蜂 Apis mellifera 218 (222) 
豌豆 是 Acyrthosiphon pisum 117 (103) 
IR RARI Aedes aegypti 101 (124) 
烟草 天 蛾 Manduca sexta 94(89) 
诗 神 袖 蝶 Heliconius melpomene 92(97) 
致 倦 库 蚊 Culex quinquefasciatus 74(93 ) 
X] EE WH Anopheles gambiae 67(65) 
丽 晶 肾 集 金 小 蜂 Nasonia vitripennis 53(53 ) 
TREME Nasonia giraulti 32 (32) 
长 角 金 小 蜂 Nasonia longicornis 28 (28) 
KIH Locusta migratoria 7(14) 


2013 年 6 月 根据 miRBase 数据 库 第 20 版 统计 ; 括号 前 面 的 数字 为 miRNA 前 体 数 , 括号 中 的 为 成 熟 miRNA 数量 。Data in the table are collected 
from the miRBase release 20 in June, 2013. The number in front of parentheses represents the number of miRNA precursors, while that in parentheses 


indicates the number of mature miRNAs. 
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( over-expression ) 改变 该 miRNA 的 表达 量 ， 再 用 
qRT-PCR 及 Western blot 检测 特定 细胞 或 动物 模型 
RENE PAEA mRNA 表达 量变 化 或 相应 蛋白 
含量 变化 , 并 同时 利用 双 实 光 素 酶 报告 基因 载体 等 
中 的 报告 基因 对 miRNA 的 靶 基 因 进 行 验证 ,从 而 
判断 miRNA 对 靶 基 因 的 抑制 情况 , 并 验证 其 靶 基 
因 预 测 的 正确 与 否 (Mansfield et al., 2004 ) 。 最 后 ， 
Zia SLE AD) HE TE CO ontology 中 的 显著 性 分 布 状 
OL, 构建 miRNA 与 裔 基因 间 的 调控 网 络 。 

目前 , 新 一 代 高 通 量 深 度 测序 平台 已 集成 了 对 
miRNA 的 鉴定 、 转基因 检测 及 功能 验证 。 主 要 检测 
方法 包括 基于 Argonaute 和 集 日 的 交 联 免疫 共 沉 尝 测 
序 技术 (high-throughput sequencing of RNA isolated 
by cross-linking immune-precipitation, HITS-CLIP ) 以 
及 基于 降解 组 测序 ( degradome) 的 RNA 末端 平行 
析 法 (parallel analysis of RNA ends, PARE), 与 传 
统 的 生物 信息 学 预测 方法 相 比 ,这 两 种 基于 测序 的 
方法 具有 假 阳 性 率 低 、 组 织 特异 、 定 量 ( miRNA 
的 丰 度 无 天 , 与 实际 上 发 挥 功 能 的 miRNA 数量 相 
关 ) 等 巨大 优势 , 在 快速 鉴定 miRNA 及 其 靶 mRNA 
方面 有 很 大 的 应 用 。 


3 ER miRNA 的 序列 特征 与 进化 


JERRI D，menlanogaster miRNA 的 序列 结 
构 为 例 , 昆虫 miRNA 具有 如 下 特点 (Tbanez-Ventoso 
et al., 2008; 威 晓 娴 等 ,2009 ) : (1)miRNA 是 一 组 
不 编码 蛋白 质 的 短 序列 RNA, 本 身 不 具有 开放 阅读 
HE; (2) pri-miRNA 包含 内 含 子 、5 "只 帽子 和 3 mE 
KERER, 并 能 目 发 形成 蕉 环 结构 ; (3) pre-miRNA 
为 长 约 70 ~ 100 nt WAAAY, 在 其 3 末端 有 2 个 
未 配对 核 车 酸 ; (4) WRIA miRNA 通常 长 度 为 21 ~24 
nt, 5' 疝 有 一 磷酸 基 团 , 3' 并 为 羟基 , 这 一 特点 使 它 
GRE REBT RMD BE RNA 的 降解 片段 区 别 开 
来 ; (5) 有 的 miRNA 基因 是 单独 存在 的 , 有 的 则 成 
RHEI, 而 且 簇 生 排列 的 常常 协同 表达 ; (6) 有 的 
miRNA 具有 独立 的 启动 子 , 有 的 则 随 其 他 基因 共用 
BAF, 有 的 则 无 司 动 子 ; (7) miRNA 对 靶 基 因 
mRNA 起 翻译 抑制 作用 , 它 通 过 与 靶 基 因 3' 端 非 翻 
译 区 的 特异 性 结合 以 抑制 mRNA 的 翻译 , 这 与 
RNA 干扰 (RNAi) AE], RNAi 通过 引起 目的 基因 
mRNA 的 降解 ,以 抑制 mRNA 的 表达 。 

一 般 认 为 各 物种 间 miRNA 是 较为 保守 的 ， 如 
最 早 发 现 的 let-7 在 至 少 55 种 不 同 生 物 中 存在 高 度 


同 源 的 miRNA, 在 其 中 37 个 物种 中 序列 完全 一 致 。 
在 同一 miRNA 家 族 中 , 其 种 子 序列 也 具有 高 度 保 
TH, 至 多 有 1 ~2 个 核 苷 酸 的 差异 。 这 种 高 度 的 
保守 性 被 认为 与 其 功能 的 重要 性 有 着 密切 关系 ， 同 
时 也 为 生物 早期 进化 的 同 源 性 提供 了 某 种 证 据 。 研 
FE ACH BE HE miRNA 的 序列 结构 保守 性 较 强 ,如 
bantam, 在 果 蝇 的 泌 盘 和 有 眼 部 发 育 中 具有 促进 细胞 
增殖 的 作用 (Hipfner et al., 2002) ,后 在 多 种 昆虫 中 
被 发 现 ,其 成 熟 序列 在 不 同 昆虫 的 同 源 性 高 达 
90% , 仅 在 第 10 ~ 12 位 核 苷 酸 会 产生 差异 。 同 时 ， 
一 些 保守 的 miRNA 可 在 不 同 动物 类 群 中 的 同 源 天 
官 中 表达 ， 显 示 其 具有 功能 保守 性 。 例 如 ，miR- 
124 在 斑马 鱼 Danio rerio 和 小 鼠 Mus musculus 的 脑 
部 和 痊 骨 中 特定 表达 , 在 果 蝇 的 腹 神 经 管 中 表 达 ， 
调 市 神经 细胞 的 发 育 ( Weng and Cohen, 2012) 。 
昆虫 miRNA 在 结构 和 作用 机 制 高 度 保守 的 同 
时 , 也 存在 核 苷 酸 序 列 的 变化 , 表明 其 承受 着 进化 
的 压力 与 选择 。 研 究 发 现 ，pre-miRNA AY RF 
列 变 异性 最 强 的 特定 位 点 在 环 上 和 蔡 的 根部 , 这 些 
位 点 对 于 miRNA 的 生成 有 着 关键 作用 , 可 能 对 pre- 
miRNA 在 昆虫 相近 物种 间 生 物 起 源 的 调整 机 制 的 
进化 起 着 关键 作用 (Zeng and Cullen, 2005), iit 
比较 条 蝇 不 同 miRNA 基因 的 差异 ,表明 新 的 
miRNA 可 由 其 他 基因 序列 快速 形成 , 但 仅 有 不 到 
2.5% 的 miRNA 能 存在 和 稳定 表达 (Lu et al., 
2008 ) 。 这 说 明 miRNA 基因 家 族 的 进化 可 能 是 通过 
连续 性 的 更 新 方式 来 进行 的 ， 即 在 共同 祖先 中 并 不 
存在 相同 的 miRNA 家 族 , 而 是 在 衍生 的 各 个 进化 
谱系 上 产生 全 新 的 miRNA, Bl miRNA 革新 事件 ， 
同时 也 可 能 伴 有 一 些 miRNA 的 次 丢失 事件 。 随 着 
研究 的 深入 , AMER miRNA 在 进化 中 , 存在 两 种 
类 型 . 一 类 是 昆虫 分 化 为 不 同类 群 之 前 就 已 完成 进 
化 的 保守 型 ; 另 一 类 是 在 现 有 昆虫 种 群 都 出 现 后 才 
开始 进化 的 非 保 守 型 , 反映 在 miRNA 编号 上 即 越 
大 的 后 发 现 的 miRNA 越 是 较 新 进化 产生 的 。 
与 其 他 物种 相 比 ,昆虫 miRNA 也 具有 明显 的 
寺 异 性 。 例 如 Zhang 和 Pan (2009) 研究 发 现 ,， 家 和 看 
B. mori 中 有 一 小 部 分 miRNA 在 高 等 动物 中 具有 同 
源 序列 ,但 大 部 分 的 miRNA 为 昆虫 特异 性 miRNA, 
还 有 少 部 分 miRNA 为 家 看 所 特有 。 夯 外 , 在 进化 
的 过 程 中 , miRNA 的 结构 或 功能 会 发 生 改 变 , 相同 
结构 可 能 具有 不 同 功能 ,如果 蝇 K box miRNA 家 族 
不 同 成 员 虽 然 保 守 序 列 相同 , 但 是 对 于 靶 标 基因 
grim 和 sickle 的 调 市 能 力 大 不 相同 ; let-7 和 与 其 相 
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关 的 家 族 成 员 miR-48/miR-84/miR-241 对 于 lin-41 
的 调节 能 力也 差异 很 大 ( Liu et al., 2008) 。 


4 EH miRNA 的 功能 


4.1 MWA BAR miRNA 的 功能 

FRIAR D. menlanogaster EER PTFE RAD , 
近年 来 , 其 miRNA 结构 与 功能 研究 取得 了 重大 进 
E, 表 2 汇总 了 在 果 晶 发 育 过 程 各 个 环 市 发 挥 着 重 
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要 作用 的 miRNA Re HRB SE, SEA EL fi Be R 
miRNA 研究 提供 借鉴 和 参考 。 对 果 蝇 中 已 发 现 的 
部 分 miRNA 的 列表 分 析 发 现 ( 表 2), miRNA 与 靶 
基因 往往 不 是 一 对 一 的 关系 , 一 个 miRNA 可 能 调 
控 多 达 数 个 靶 基 因 的 表达 , 而 一 个 靶 基 因 也 可 能 由 
多 个 miRNA 协同 调控 。 数 量 众多 的 miRNA 与 其 不 
同 靶 基因 之 间 形 成 了 一 个 错综复杂 的 基因 表达 调控 
网 络 。 果 蝇 中 较 新 发 现 的 重要 miRNA 功能 可 归纳 
为 如 下 几 个 方面 。 




















R2 AERE miRNAs 及 其 经 实验 证 实 的 功能 
Table 2 miRNAs and their experimentally verified functions in Drosphila menlanogaster 
RNA POE 生物 学 功能 分 类 参考 文献 
mi 
Target gene Biological function Class References 
p MAD WNKA, 复眼 发 育 , Eon, FAA WRAK Robins et al., 2005; 
antam 
BE RAA BS REEK 形态 发 生  Boulan et al., 2013 
iab4 Ubx W- EME IRAE Ronshaugen et al., 2005 
miR-124 Gli 细胞 迁移 , WEDE Robins et al., 2005 
miR-278 Tup 刚毛 、 细 胞 发 育 ， 驱 干 信号 转 导 通路 Robins et al., 2005 
miR-287 DIP1 侧 抑 制 Robins et al., 2005 
miR-315 Axin, Notum vasa a8 BFR BCR Sliver et al., 2007 
miR-317 Yellow-c 表皮 色素 沉着 Robins et al., 2005 
、 , 、 Burgler et al., 2005; 
miR-34 EipT4EF 唾液 腺 发 育 , 细胞 调 亡 /衰老 及 神经 组 织 退化 
Liu N et al., 2012 
BIR AE, Notch 信号 通路 , 角质 层 形成 , 细胞 分 Stark et al., 2003; 
miR-7 Fng , hairy 
化 , MAB, Ba Robins et al., 2005 
iR8 es, 抑制 无 起 信号 途径 /色素 沉着 和 羽化 Kennell et al., 2008, 2012 
- 言 号 途 素 ; fp t al., , 
ii TCF, CG32767 H siete i meee 
iR-92b, JLT RN AH, 唾液 腺 的 发 育 ，# 
ii CrebA BREIL T M H 液 腺 Ay A Burgler et al., 2005 
miR-312 成 型 
,复眼 发 育 ，G 蛋白 受 体 信号 通路 , W MERA 
miR-286 Boss IIE 复眼 发 RAXA, H 、 Robins et al., 2005 
脂 代 谢 平衡 发 育 相关 
Brd, E( Spl) m4, 
HLHm3 , 
miR-2a-1, miR- 
4 RI R HLHmS , E( Spl) 细胞 分 化 。Noteh 信号 途径 , MEME ESE Stark et al., 2003; Lai et al., 2005; 
> Mn-/, MRAR- , otch 1A FB ’ AEN B 
mgamma , n T a H Robins et al., 2005; Li et al., 2005 
11, miR-79 
HLHmalpha , 
HLHmdelta, Tom 
miR-9a sensless Riri eRe, 神经 系统 发 育 , 刚毛 发 育 Li ef al., 2005, 
bantam clock 层 夜 节律 感受 记忆 相关 Kadener et al., 2009 
miR-287 CRMP WIZ, Ras 蛋白 信号 转 导 Robins et al., 2005 
miR-288 CG32057 刺激 感知 Robins et al., 2005 
miR-7 Yan 光 感 受 器 分 化 Li et al., 2005 
miR-184 K10, tramtrack MEERE R, HI ASE RE 胚胎 发 育 相 关 Iovino et al., 2009 
miR-276b Kel 细胞 分 化 , 组 织 构 架 Robins et al., 2005 
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续 表 2 Table 2 continued 


USE A 生物 学 功能 
mIRNA 
Target gene Biological function 
miR-303 CG14991 (Fitl) IREA 
miR-4 ,miR-79 bap 中 胚层 发 育 相关 








分 类 参考 文献 
Class References 


Robins et al., 2005 
Brennecke et al., 2005 


let-7 ab, lin-41(dpld) 神经 发 育 ， 转 录 调 欣 神经 肌肉 Burgler et al., 2005 
let-7 abrupt 神经 肌肉 重 塑 及 变态 的 时 间 结 构 发 育 相 关 Sokol et al., 2008 
miR-12 Rt 肌肉 发 育 相 关 Robins et al., 2005 
miR-133 nPTB 肌肉 特异 性 外 显 子 拼接 Boutz et al., 2007 
miR-279 nerfin-1 嗅觉 神经 元 命运 决定 Cayirlioglu et al., 2008 
miR-310-313 Khc-73 突 触动 态 平衡 调控 Tsurudome et al., 2010 
miR-34 Su(z)12 VAR BAB, 神经 形成 Robins et al., 2005 
miR-8 atrophin 防止 细胞 凋 亡 , 神经 退化 Karres et al., 2007 
R124 RhoC ARARE Weng and Cohen, 2012; 
miR- oG, ana Z 
下 S Schumacher and Franke, 2013 
miR-184 saxophone 生殖 干细胞 分 化 生殖 发 育 Iovino et al., 2009 
miR4, miR-7, 
Bob 生殖 细胞 发 生 相 关 Lai et al., 2005 
miR-11, miR-79 
bantam, miR- | 、 a as as as Brennecke et al., 2005; 
hid rpr, hid, skl 抑制 幼虫 发 育 , Ar A Fan ee CoA el An ad TE 细胞 凋 亡 
6/11 Ge et al., 2012 
Xu et al., 2003; 
miR-14 Drice, sugarbabe ”细胞 润 亡 及 物质 代谢 
Varghese et al., 2010 
mR-2, miR-0 ， 
、 as Stark et al., 2003; 
miR-11, miR- grim, tpr, skl 胚胎 发 生 过 程 中 的 细胞 凋 亡 
Leaman et al., 2005 
13, miR-308 
起 器 官 芽 中 感觉 器 官 前 体 和 神经 前 体 细胞 ， 
miR-9a dLMO 、 KAN 和 HUT 经 肌体 分 化 Bejarano et al., 2010 
杷 发 育 过 程 中 的 细胞 凋 亡 
miR-1 Delta Notch 信和 号 途径 , 责 门 分 化 信和 号 传导 Kwon et al., 2005 
miR-14 EcR Wht Ae PE RBS RIE Varghese and Cohen, 2007 
miR-278 expanded 胰岛 素 信 号 途径 Teleman et al., 2006 
miR-279 SP555 胞 间 信 号 传导 Robins et al., 2005 
miR-8 u-shaped 幼虫 脂肪 体 的 胰岛 素 信 号 途径 和 PI3K 活性 Hyun et al., 2009 
miR-932 Boi 言 号 传递 /细胞 命运 决定 Gao et al., 2013 
miR-1 Tutl 成 虫 运 动 行 为 等 运动 Robins et al., 2005 
miR-276a DopR 记忆 行为 /嗅觉 障碍 记忆 Li et al., 2013 
miR-310 Imd 免疫 防卫 防御 Robins et al., 2005 


该 表 根 据 Tarbase (http: //diana. cslab. ece. ntua. gr/tarbase/ ) 数 据 库 收录 的 78 条 记录 和 最 新 文献 整理 。The table is compiled based on Tarbase 
database (http;//diana. cslab. ece. ntua. gr/tarbase/) that contains 78 records and the latest references. 


4.1.1 节律 行为 方面 : Kadener (2009) MERIA 
部 细胞 中 鉴定 出 调控 昼夜 节律 的 bantam 的 轰 基 因 
clock ， 随 后 Vodala (2012) 又 在 头 部 细胞 中 发 现 
了 6 个 具有 时 钟 节律 的 miRNA, Bl miR-959 - 964, 
显示 它们 与 果 蝇 的 取 食 等 节律 行为 互 为 反馈 。 


4.1.2 Witt ATTA: CO, 感受 天 在 不 同 的 昆虫 
中 位 置 不 同 , 在 不 同 的 昆虫 中 促 发 不 同 的 嗅 党 行 
为 。 在 吸血 昆虫 中 位 于 上 额 须 , 起 寻找 和 识别 宿主 
的 作用 。 在 果 蝇 中 位 于 触角 , 激发 抗拒 行为 ( Kwon 
et al.，2007 ) 。 人 研究 发 现 CO, RSC ar BIE WM A 


1032 昆虫 学 报 Acta Entomologica Sinica 56 卷 


miR-279 密切 相关 (Cayirlioglu et al., 2008) , ÆR HE 
H, miR-279 缺失 导致 原本 应 在 触角 上 的 CO, 感受 
器 却 出 现在 上 颗 须 上 。 经 研究 ,发 现 其 靶 基 因 是 转 
RAF Nerfin-1 和 Escargot (Esg), 证 实 它 们 是 蚊 类 
SHAE RY CO, 感受 兹 形成 中 必需 的 调控 因子 , Ae 
示 miR-279 ZEEE HE CO, 感受 带 的 定位 及 咒 觉 行为 方 
面 发 挥 重 要 作用 。 最 近 , Li 等 (2013 ) 对 miR-276a 
及 靶 基 因 多 巴 胺 受 体 (DopR) 进行 了 分 析 , 发 现 其 
主要 功能 是 调控 打 蝇 对 气味 反应 与 记忆 的 嗅觉 
障碍 。 

4.1.3 环境 协调 方面 : 除了 参与 胚胎 发 育 、 组 织 
分 化 及 兹 官 形成 等 生物 过 程 外 , miRNA 在 调控 生物 
对 外 界 不 良 环境 条 件 的 啊 应 中 也 起 着 十 分 重要 的 作 
用 。 人 研究 表明 ， 环 境 压 力 可 显著 影响 miRNA 的 表 
iB, 而 miRNA 表达 量 的 变化 则 会 影响 相关 靶 标 基 
因 的 表达 ， 从 而 使 生物 更 好 地 适应 环境 压力 
(Simone et al., 2009; 
2010). miR-7 5 HRZ ait BAS RIE h Beh HR 
环境 变化 及 压力 相关 。 当 幼虫 遭 到 剧烈 温度 变化 
时 , miR-7 的 突变 会 造成 基因 表达 、 本 体感 觉 项 及 
ir, SOP 决定 的 混乱 (Li et al., 2009a) ， 表 明 当 昆 
虫 处 于 外 界 不 恨 环境 时 ,miR-7 在 稳定 基因 表达 及 
细胞 命运 分 化 中 起 着 重要 作用 。 另 外 , miR-8 可 正 
调控 肉 性 成 虫 表皮 的 色素 分 布 (Kennell et al., 
2012), 缺失 miR-8 使 内 性 成 虫 背 腹部 色素 减少 ， 
对 高 温 敏 感 量 羽 化 率 低 , 表明 在 环境 变化 时 ,miR- 
8 在 维持 基因 表达 稳 态 方面 同样 起 重要 作用 。 

4.1.4 疾病 相关 方面 : 果 蝇 中 起 细胞 凋 亡 抑制 作 
用 的 miR-263a/b 的 突变 导致 眼 部 感觉 锅 官 的 缺失 
(Hilgers et al.，2010 ) 。 在 哺乳 动物 中 发 现 ，miR- 
263 的 同 源 家 族 成 员 miR-96 5 /} fx ( Lewis et al., 
2009) FHA (Mencia et al., 2009 ) 的 毛发 细胞 退化 和 
听 党 丧失 有 关 。miR-8 的 缺失 会 造成 果 蝇 个 体 明显 
变 小 和 体重 显著 减轻 , 实验 揭示 其 通过 抑制 靶 基 因 
Ush (U-shaped) , 促使 PBK 复合 物 的 形成 ， 从 而 刺 
激 胰 岛 素 信号 和 细胞 生长 ( Hyun et al., 2009; Jin et 
al., 2012) 。 研 究 发 现 , 在 动物 中 高 度 保 守 的 miR- 
8/miR-200 家 族 也 显示 出 对 Nortch 信号 诱导 的 细胞 
增殖 及 肿瘤 转移 的 抑制 作用 (Vallejo et al., 2011) ; 
FWA miR-34 与 衰老 及 神经 组 织 退 化 有 关 , 缺失 
miR-34 会 导致 脑 龄 的 加 速成 长 、 述 发 性 脑 退 化 及 存 
活 率 的 下 降 ( Liu N et al., 2012)。 但 有 趣 的 是 , 在 
人 及 鼠 模 型 的 阿尔 次 海 默 证 患者 的 海马 体 中 ,miR- 
34c 的 表达 水 平 升 高 , 这 可 能 成 为 治疗 老年 痴 采 病 


Lema and Cunningham, 


HH fy ( Zovoilis et al., 2011), EX8 miR-263, miR- 
8/200 和 miR-34 3 个 动物 中 保守 的 miRNA 家 族 分 
别 涉及 人 类 老龄 化 、 肿 瘤 及 神经 性 退化 等 重大 疾 
病 , 因此 成 为 了 十 分 重要 的 人 研究 模型 ， 医 学 意义 
甚大 。 

另外 , 在 无 翅 化 信号 通路 方面 ,发 现 miR-315 
通过 负 调 控 方 式 抑制 无 翅 信 号 途径 中 的 靶 基 因 Axin 
和 Notum (Silver et al., 2007); miR-8 是 另 一 个 发 现 
的 抑制 无 东信 号 途径 的 miRNA (Kennell ef al., 
2008 ) ; Garbuzov 和 Tatar (2010) 证 实 了 了 20- 羟基 赔 
皮 酮 通过 负 调 控 Let-7 与 miR-125 X} pi P AK 
diptericin 的 翻译 而 参与 了 条 蝇 的 天 然 免 疫 反 应 ; 在 
Fh 32 SLT AT EP, 发 现 let-7 通过 人 负 调 控 方 
式 作 用 于 促 干 细胞 老化 的 基因 udp (the self-renewal 
factor Unpaired gene) 的 一 种 维稳 信使 RNA 结合 和 蛋 
H 于 Imp (IGF-II messenger RNA binding 
protein) ， 表 明 let-7 在 生殖 干细胞 维持 方面 发 挥 重 
要 作用 (Toledano et al., 2012) ; Soni 等 (2013 ) 发现 
了 miR-34 在 末 蝇 及 斑马 鱼 中 的 母性 遗传 规律 。 
4.2 双 地 目 蚊 类 miRNA 的 功能 

Winter (2007) LARK] EE Ttk be A. gambiae 为 
WA, 用 直接 克隆 法 共 鉴 定 出 18 个 miRNA, 其 中 3 
个 是 物种 特有 的 ,6 个 是 消化 系统 特有 的 。 分 析 吸 
血 后 按 蚊 中 肠 miRNA 表达 谱 发 现 , 共 诱 导出 4 个 
miRNA; miR-34, miR-317, miR-1174 和 miR-1175; 
ME Je Plasmodium berghei 感染 则 诱导 出 miR- 
989, 推测 miRNA BH T Fe BOOTIE JRE KI by Ee 
应 , 但 这 些 miRNA 在 免疫 系统 及 昆虫 吸血 相关 事 
件 中 所 发 挥 的 确切 作用 未 做 实验 确证 。Mead 和 Tu 
(2008 ) 研究 吸血 后 期 氏 按 蚊 A. stephensi 发 现 了 
miR-x2 ,表明 其 参与 生殖 事件 。Li 等 (2009b) 在 埃 
BAP BCA. aegypti 鉴定 出 86 个 miRNA, 并 对 其 表达 
的 时 空 动态 进行 了 初步 研究 , 其 中 发 现 了 13 个 为 
蚊虫 特有 的 miRNA, 大 部 分 miRNA 与 中 肠 的 血清 
化 相关 。Skalsky 等 (2010) Xf HZ EE We C. 
quinquefasciatus FIA ACA EX A. albopictus 的 研究 中 ， 
分 别 鉴定 了 77 和 65 个 miRNA, 经 WNV (West 
Nile virus) 感染 后 发 现 , 其 中 miR-989 表达 量 下 调 ， 
而 miR-92 则 上 调 , 表明 它们 发 挥 介 导 病毒 感染 的 
作用 。Bryant 等 (2010) 对 母 蚊 吸 血 后 的 消化 情况 
进行 研究 , 发 现 阻 电 miR-275 的 功能 将 导致 血 在 中 
肠 不 能 正常 消化 。Hussain 等 (2011) RARE SEK 
体 Wolbachia 感染 蚊子 后 发 现 了 35 个 差异 化 的 
miRNA RA, M miR-2940 是 被 诱导 产生 的 新 
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miRNA, 有 趣 的 是 , 信息 学 预测 显示 ，miR-2940 是 
增强 了 一 种 金属 重 白 轰 基 因 Metalloprotease m41 fish 
mRNA 的 转录 水 平 或 参与 到 其 稳定 人 性 。 
Thirugnanasambantham 等 (2013 ) 用 计算 机 方法 鉴定 
了 内 比 亚 按 蚊 aga-miR-2304 和 aga-miR-2390 参与 
调 市 和 宿主 的 免疫 反应 。 

蚊子 是 许多 人 类 疾病 ( 如 症 疾 、 登 半 热 、 脑 膜 
RE SHAS) 病原 的 中 间 寄 主 , 这 些 参与 防卫 免 
疫 及 吸血 相关 事件 中 的 miRNA 为 研究 蚊虫 防治 提 
供 了 新 的 遗传 策略 ， 可 作为 开发 新 型 农药 的 重要 葛 
标 , 具有 重要 的 医学 及 应 用 价值 。 
4.3 SHREKA miRNA 的 功能 

形态 发 生 方面 , 研究 人 员 以 家 看 B. mori 为 研 
究 对 象 (Yu et al., 2008; Jagadeeswaran et al., 2010; 
Liu et al., 2010), Œz T AZII tie RAB. Be 
虫 等 不 同 发 育 阶段 共 14 个 独立 的 小 RNA Fe, 通过 
深度 测序 及 相关 生物 信息 学 软件 分 析 ， 结合 
microarray 技术 共 鉴 定 出 354 个 mRNA ,进一步 分 
析 表 明 其 中 106 个 miRNA 在 家 看 的 不 同 发 育 阶段 
HARE, 其 余 248 个 只 在 卵 或 晴 中 表达 ,为 卵 和 
MARA, RH miRNA 与 胚胎 发 育 及 形态 发 生 紧 
密 相 关 ( Zhang et al., 2009), KÆ NEHHA 
KANER, 对 其 的 研究 除了 发 现 鉴 定 新 的 miRNA 
及 不 同 阶 段 miRNA 的 表达 谱 和 功能 外 , 研究 人 员 
重点 研究 了 与 产 丝 量 相关 组 织 丝 脲 的 特有 miRNA 
作用 。Liu 等 (2010 ) 以 家 看 前 中 期 及 后 期 丝 腺 为 材 
料 , 鉴定 了 202 个 全 新 的 miRNA, 其 中 大 部 分 是 丝 
腺 特异 的 , 对 近 百 个 miRNA 在 家 至 不 同 组织 部 位 
的 分 布 及 在 雌雄 个 体 中 表达 的 偏好 和 分 布 进行 研究 
发 现 , miR-33, miR-190, miR-276 和 miR-7 可 能 参 
与 调控 看 丝 蛋 日 上 L EMR. Ab, Huang 等 
(2011) 利用 生物 信息 学 预测 miR-2b 可 能 的 靶 标 为 
EAH P25, 但 还 没有 实验 确证 。 
4.4 ARE Behe miRNA 的 功能 

蜜蜂 是 另 一 种 具有 重要 经 济 价值 的 昆虫 种 类 ， 
同时 也 是 分 工 明 确 的 社会 性 昆虫 。 在 miRNA 与 昆 
忠 社 会 行为 方面 的 研究 中 ，Greenberg 等 (2012 ) 分 
别 以 7 d 期 采集 蜂 ( forager) 和 保育 蜂 (nurse) 头 部 材 
料 构 建 了 西方 蜜蜂 A. mellifera 小 RNA E, 共 鉴 定 
出 97 个 miRNA, 其 中 17 个 新 发 现 的 miRNA, 25 个 
为 膜 翅 上 日 特有 。 进 一 步 分 析 发 现 miR-184 和 miR- 
2796 在 采集 蜂 头 部 表达 量 明 显 上 调 ， 推 测 miR- 
2796 的 组 标 是 Phospholipase C ( PLC ) -epsilon, 可 能 
与 神经 发 育 有 关 。 另 一 个 研究 以 保育 蜂 及 采集 蜂 头 


部 为 材料 ， 共 鉴定 出 67 个 全 新 的 miRNA, 9 个 
miRNA 在 采集 蜂 与 保育 蜂 间 表现 出 不 同 的 表达 模 
式 (LiuF et al., 2012), 与 采集 蜂 相 比 , 保育 蜂 中 
miR-31a, let-7, miR-279 和 miR-275 4 个 miRNA 的 
表达 量 被 上 调 ， 而 miR-13b, miR-133, miR-210, 
miR-278 和 miR-92a 的 表达 量 被 下 调 。 这 些 miRNA 
的 差异 化 表达 表明 其 在 昆虫 社会 分 工行 为 中 的 重要 
作用 。 
4.5 其 他 昆虫 miRNA 的 功能 

其 他 类 昆虫 miRNA 的 研究 多 数 还 处 于 发 现 新 
miRNA 的 阶段 ,功能 方面 主要 依据 生物 信息 学 预 
WW. miRNA 鉴定 与 表达 谱 方 面 ， 对 褐 飞 恒 
Nilaparvata lugens HE R. WER AS BA WE a E HS J) 
RNA 库 测 序 , 分别 鉴 定 出 4$2, 430, 381 个 保守 的 
miRNA, 其 中 70 个 miRNA 在 三 者 间 表 现 出 全 新 的 
不 同 表 达 谱 ( Chen et al., 2012) ; Zhang 等 (2012 ) 对 
烟草 天 蛾 M. sexta 4 龄 幼虫 、 师 、 成 虫 等 不 同 发 育 
阶段 进行 测序 , 共 鉴 定 了 163 个 miRNA, 其 中 13 
个 是 特有 的 ,并 对 比 了 不 同 发 育 阶段 的 miRNA 表 
达 谱 。 与 形态 发 生 相 关 方 面 ，Surridge 等 (2011 ) 以 
诗 神 袖 蝶 H. ”melpomene 为 研究 对 象 ， 发 现 两 个 
miRNAs (miR-193 和 miR-2788 ) 可 能 与 翅 的 发 育 及 
翅 上 的 颜色 模式 相关 。 与 昆虫 生殖 相关 方面 ， 
Legeai 等 (2010 ) 通过 对 豌豆 蚜 Acyrthosiphon pisum 
全 基因 组 测序 , 共 鉴 定 149 个 miRNA, HP 94 个 
为 新 的 miRNA, XF EE Bid wT HOLE AE et Sj A HE AE 
阶段 的 miRNA 表达 谱 发 现 ，miR-34，miR-X47， 
miR-X103, miR-307* 和 miR-X52 具有 不 同 的 表 
达 , 表明 它们 在 昆虫 生殖 方式 转换 中 发 挥 重 要 作 
FA; Cristino 等 (2011) 以 德国 小 镶 Blattella 
germanica 的 卵巢 及 全 喘 为 研究 材料 , 共 鉴 定 出 170 
个 特有 的 候选 miRNA， 其 中 大 部 分 新 发 现 miRNA 
是 以 卵 梨 为 材料 的 小 RNA 库 中 发 现 , 表明 它们 参 
与 了 卵巢 发 育 。 另 外 ，Gundersen-Rindal 和 Pedroni 
(2010) 研究 发 现 , 舞 毒 蛾 幼虫 被 寄生 蜂 寄 生 后 , 其 
体内 相关 miRNA 的 表达 有 明显 变化 ;Jaubert- 
Possamai 等 (2010 ) Xf Bi GF A. pisum 部 分 miRNA 
的 代谢 途径 进行 了 研究 ,发 现在 昔 豆 蚜 中 miRNA 
的 生物 合成 涉及 2 个 拷贝 的 特异 性 Dicer-1 和 Agol 
及 4 个 拷贝 的 Pasha。 


5 昆虫 miRNA 研究 的 网 络 平台 


Sandmann 和 Cohen (2007 ) 运 用 miRNA 同 源 搜 
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索 程 序 miRseeker, 鉴定 了 推测 的 204 ARA R ie 
miRNA 基因 , 也 开启 了 用 计算 机 程序 来 大 规模 研究 
昆虫 miRNA 的 新 纪元 , 经 信息 学 软件 分 析 估 计 黑 
腹 采 蝇 基 因 组 中 miRNA 基因 约 占 全 部 基因 的 1% , 
与 脊椎 动物 中 预测 的 相似 (Lim et al.，2003 ) 。 近 年 
来 , 研究 人 员 应 用 新 一 代 miRNA 测序 技术 平台 
Illumina 基因 组 分 析 仪 或 AB Life Technologies 的 
SOLID & 4 Xt A # (Tong et al., 2006; He et al., 
2008 ) Hr Rete bx ( Mead and Tu，2008 ) 、 西 方 蜜蜂 
(Chen et al., 2010) ~ 328 ( Bejarano et al., 2012) 等 
重要 昆虫 的 全 基因 组 序列 进行 了 深入 研究 ,同时 也 
获取 了 大 量 的 miRNA 及 靶 基 因数 据 , 这 些 数据 如 
何 管理 , 相互 间 及 自身 如 何 调控 是 吸 需 要 解决 的 问 
题 。 FL S A we, Yang 等 (2009) 建立 了 基于 
Argonaute 和 异 日 的 交 联 免 疫 共 沉 演 测 序 技术 ( HITS- 
CLIP) 和 基于 降解 组 ( degradome ) 测序 的 RNA 末端 
平行 分 析 法 (PARE ) 试验 的 数据 库 starBase 
(http ://starbase. sysu. edu. cn/) ,使 我 们 对 全 面 了 
fÆ miRNA 与 高 基因 间 相 互 作 用 的 复杂 网 络 有 了 全 
新 的 认识 ; Bisognin 等 (2012) 更 新 了 网 页 版 的 
MAGIA’ (http://gencomp. bio. unipd. it/magia2) , X} 
miRNA, 445% [Al (transcription factor, TF) 及 靶 基 
因 进 行 了 全 面 的 整合 , 构建 了 可 视 化 的 基因 调控 网 
络 ,目前 可 用 于 人 、 鼠 和 有 果 蝇 数据 的 分 析 。 为 更 好 
地 开展 miRNA 的 跨 物 种 进化 研究 ，Wen 等 (2012 ) 
开发 了 miRNA 的 系统 进化 软件 miREvo 平台 
( http://evolution. sysu. edu. 
htm), 为 miRNA 的 跨 物 种 进化 研究 进行 了 有 益 的 
探索 。 


cn/ software/ mirevo. 


6 小 结 与 展望 


从 20 世纪 90 年 代 第 一 个 miRNA 发 现 至 今 ， 
人 们 在 对 miRNA 的 研究 中 获得 了 很 多 重要 的 进展 
和 发 现 。 尤 其 随 着 miRNA 新 一 代 深 度 测序 平台 的 
HBL, 大 大 加 快 了 miRNA 的 研究 步伐 。 以 生物 信 
县 学 为 基础 的 各 式 预 测 软 件 的 面世 及 综合 数据 库 的 
建立 , 为 研究 人 员 获 取 这 些 海量 信息 提供 了 极 大 的 
便利 。 对 采 蝇 miRNA 的 研究 表明 其 在 细胞 分 化 、 
细胞 凋 亡 、 胚 胎 发 育 、 形 态 构 建 、 生 理 代谢 、 环 境 
协调 、 行为 认 知 、 免疫 防御 等 各 个 方面 发 挥 着 关键 
的 调控 作用 。 

RAB RM miRNA 在 功能 研究 方面 取得 了 很 大 
的 进展 , 但 其 他 昆虫 miRNA 的 研究 还 面临 许多 挑 


战 和 困难 ,如 缺乏 突变 体 库 、 功 能 研究 时 过 表达 功 
能 载体 和 功能 缺失 型 载体 系统 的 不 完善 以 及 缺乏 相 
应 的 转基因 系 等 , 使 大 量 新 发 现 的 miRNA 功能 没 
法 确证 。 随 看 越 来 越 多 昆虫 miRNA 的 发 现 ， 以 及 
对 其 生物 学 功能 、 调控 机 制 等 的 进一步 深入 人 研究 ， 
加 上 研究 手段 及 技术 的 更 新 , 将 为 阐明 miRNA 在 
昆虫 生长 各 个 环 市 中 的 作用 机 理 左 定 坚 实 的 基础 。 
同时 , 许多 昆虫 中 发 现 的 高 度 特异 性 miRNA 可 以 
作为 重要 的 靶 标 ,一 方面 对 农业 害虫 的 防治 和 病毒 
携 市 媒介 昆虫 的 预防 提供 全 新 的 遗传 策略 ; I — TT 
面 , 也 为 培育 益 虫 抗 逆 新 品种 提供 有 益 的 参考 。 男 
外 , 昆虫 中 保守 家 族 miRNA 功能 的 研究 将 为 哺乳 
动物 及 人 类 相关 miRNA 功能 的 研究 提供 重要 的 依 
据 , 尤其 是 与 人 类 重大 疾病 相关 的 miRNA KIK, 从 
医学 角度 上 来 说 意义 非 几 。 
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